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               論   文   の   要   旨 
 
本論文は、分子系統解析および形態的特徴に基づき、Grosmannia piceiperda complexの分類学的整理を
行い、この種複合体が 14系統群にわかれることを明らかにし、それら系統群を独立した種とすることを提
案したものである。 
Grosmannia属は、子嚢菌門、オフィオストマキン科に属し、頸部を有するかまたは欠く黒色の子嚢果
と、無性世代に Leptographium属を有することで特徴付けられる。本属は、針葉樹の材の変色菌や針葉樹
の枯損を引起こす病原菌を含んでおり、産業上も重要な菌群であるが、分類学的な再検討を要する菌群が多
数含まれている。近年、オフィオストマキン科の分子系統解析が進み、それぞれの菌群の系統関係が明らか
にされてきたが、Grosmannia属の中には、10の種複合体が存在することが明らかにされ、その内の 1つが
G. piceiperda complexである。本種複合体には、既知種として、北アメリカで記載された G. europhioides
と G. piceiperda、日本産の G. aenigmaticaと G. laricisの 4種が含まれるが、Linnakoski et al. (2012)
は、それまで G. europhioidesまたは G. piceiperdaと同定されていた菌株が多系統に分かれることを示し
た。一方、日本においては、形態的特徴から本種複合体に属すると思われる菌株が複数分離されてきたもの
の、海外産 G. europhioidesおよび G. piceiperdaとの系統関係は不明であった。本論文は、G. piceiperda 
complexに属すると考えられる菌群の培養菌株または乾燥標本を日本、北アメリカおよびヨーロッパから入
手し、分子系統解析および形態比較を行い、その結果から本複合体の分類学的な整理を行ったものである。 
著者は、G. piceiperda complexに属すると考えられる菌群の培養菌株として、様々な宿主、樹皮下キクイ
ムシ、採集地から分離された日本産 53菌株および北アメリカとヨーロッパ由来の 31菌株を供試した。これ
ら海外産菌株には、G. europhioidesのタイプ由来菌株（NoF555）および Linnakoski et al. (2012)が分子系
統解析に使用した菌株を含んでいる。さらに、G. piceiperdaのレクトタイプ標本（BPI595981）およびその
関連標本（BPI595980、 BPI595982）も使用している。 
これらの供試材料を用いて、著者は、まず、リボソーム遺伝子の internal transcribed spacer 2（ITS2）
から large subunit（LSU）領域、および actin（ACT）遺伝子、β-tubulin（BT）遺伝子、translation 
elongation factor 1-alpha（EF-1α）遺伝子の部分塩基配列を用い、最節約法、最尤法、ベイズ法により系統
樹を構築し、その系統関係を推定した。その結果、複数領域（ITS2–LSU、ACT、BT、および EF-1α）の結
合データセットに基づき、本種複合体が 14系統群に分かれることを明らかにした。この 14系統群は、既知
種である G. aenigmaticaと G. laricis、Linnakoski et al. (2012)が検出した G. piceiperda B、C、D、Fの 4
系統群に加え、日本産菌株のみで構成される 8系統群（J-1から J-8）であり、日本に極めて多くの系統群が
存在することを明らかにした。Grosmannia europhioidesのタイプ由来菌株は、G. piceiperda Bに含まれる
ことが分かったが、G. piceiperdaのタイプ標本ならびに関連標本からは DNAが抽出できず、系統関係を明
らかにすることはできなかった。 
 これまで、各種の形態情報の記載には、天然基質上で形成された構造や様々な人工培地上で形成された構
造が使われてきた。著書は、14系統群の形態的特徴を比較するためには、宿主植物や環境要因の影響を可能
な限り排除し、同様の条件下で形成された構造を用いて比較する必要があると考えた。そのため、各菌株を
0.1%エビオス添加 2%麦芽寒天培地で培養し、後にコロニー上に静置した滅菌カラマツ樹皮片上で形成され
た無性世代と有性世代を用いて、形態測定、比較を行った。その結果、分子系統解析によって検出された 14
系統群は、無性世代および有性世代の形態的特徴から明確に識別できることを明らかにした。 
 以上の結果から、著者は、これら 14系統群は全て独立した種であると結論し、G. europhioides（= G. 
piceiperda B）、G. aenigmaticaおよび G. laricisを除く、残りの 11系統群（G. piceiperda C、D、F、J-1
から J-8）を新種として記載すると結論した。これらの種は命名法の変更に伴い、広義の Leptographium属
として記載することとした。Grosmannia piceiperdaについては、タイプ由来の菌株の存在が確認できず、
塩基配列データも同一条件下で培養した場合の形態情報も得られず、14系統群との比較ができなかった。ま
た、タイプ標本（天然基質上）の形態的特徴が 14系統群のいずれとも一致しなかったことから、現時点で
は 14系統群とは独立した種として維持すると結論し、今後エピタイプ指定や参考株の確立が必要であるこ
とを示した。このように、著者は、G. piceiperda complexに含まれる各菌群の分類学的位置づけについて、
一つの明確な結論を導きだした。 
また、著書は、14系統群が、分布する地域、宿主樹木や樹皮下キクイムシと関連する傾向があると考察し
ている。すなわち、G. piceiperda Bと G. piceiperda F は北アメリカ産菌株のみで、G. piceiperda Cはヨー
ロッパ産菌株のみで、G. piceiperda Dはロシアおよび日本産菌株で、残り 10系統は日本産菌株のみで構成
されることを示した。また、G. piceiperda Cはトウヒ属に侵入した様々な樹皮下キクイムシと、G. 
piceiperda Dはマツ属およびトウヒ属に侵入した様々な樹皮下キクイムシと関連していた。また、J-5、J-6
および J-7系統は、いずれもモミ属に侵入した樹皮下キクイムシと関連していたが、それぞれ異なる樹皮下
キクイムシと強い関連性を示し、J-5系統は Dryocoetes spp.と、J-6系統は Cryphalus montanusと、J-7
系統は Polygraphus proximusと最も強い関連性を示した。これらの関係性は、今後さらにデータを収集、
解析し結論づける必要があるが、本研究の成果から得られた重要な知見である。 
 
 
 
               審   査   の   要   旨 
 
 著者は、形態的に識別が困難であった菌群、Grosmannia piceiperda complexが、複数領域（ITS2–LS
U、 
ACT、BTおよびEF-1α）の遺伝子配列を用いた分子系統解析によって14系統群に分かれ、それぞれの系統群
が詳細な形態比較により識別可能であることを示した。その結果に基づき、それぞれの系統群を独立種とし
て扱うことを提案し、11系統群をLeptographium属の新種として記載し、本種複合体の分類学的整理を行った。
分子系統解析で検出された系統群を独立した種として扱うことの妥当性を、詳細な有性世代、無性世代の形
態観察結果により証明し、新しい国際命名規約に従って分類学的位置付けを明確にした点は、菌類の系統分
類学的研究として高く評価できる。これらの成果は、菌類の系統分類の発展に大きく貢献するとともに、産
業上重要な植物寄生菌類の正確な同定を可能にし、病害防除法の確立等の応用分野の研究発展にも貢献する
と評価できる。また、系統群ごとにこれまでの情報を整理することにより、各菌群の分布、宿主樹木、樹皮
下キクイムシとの関係性を示唆し、さらには日本に非常に多様な集団が存在することを明らかにした。これ
らの成果は、今後、各系統群の生理、生態、種分化に関する研究の発展に寄与する基礎的情報となると評価
できる。 
 
 平成28年7月27日、学位論文審査委員会において、審査委員全員出席のもとに論文の審査及び最終試験を行
い、本論文について著者に説明を求め、関連事項について質疑応答を行った。その結果、審査委員全員によっ
て合格と判定された。 
 よって、著者は博士（農学）の学位を受けるのに十分な資格を有するものとして認める。 
